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RESUMEN 
La línea de melón TGR-1551 procedente de Zimbabwe tiene una alta resistencia al Virus del 
enanismo amarillo de las cucurbitáceas (CSYDV). A partir de un cruce original entre TGR-1551 
y el cultivar español 'Bola de Oro' se ha obtenido una población RIL (F/Fg) en la que se ha eva-
luado la resistencia a dicho virus. Se han realizado cuatro repeticiones, Primavera 1 (inoculación 
con caja pinza), Primavera 2 (inoculación por infestación masiva con mosca virulenta durante 72 
horas), Primavera 3 (inoculación con caja pinza) y verano (inoculación por infestación masiva 
con mosca virulenta durante todo el experimento), en las que se han evaluado los síntomas de la 
enfermedad; en la de verano se ha realizado además una valoración de la presencia del virus en la 
planta mediante RT-PCR a las cuatro semanas de realizada la infestación. En este trabajo se pre-
sentan los datos preliminares sobre la identificación de QTLs relacionados con dicha resistencia 
utilizando para ello un mapa de SNPs generado por GBS a partir de 125 RILs de este cruce. 
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INTRODUCCIÓN 
El Virus del enanismo amarillo de las cucurbitáceas (CSYDV) reduce seriamente la calidad del fruto 
y la producción de los cultivos de melón (Cucumis meto L.) en la mayoría de las áreas donde se cultiva 
esta especie. Este virus es transmitido eficientemente por la mosca blanca Bemisia tahaci. Hasta ahora 
se han descrito dos líneas que muestran una resistencia/tolerancia frente al CYSDV, ele carácter rece-
sivü, la línea india, PI 313970 (McCreight y Wimermartel, 2011) y la línea TGR- 1551 procedente de 
Zimbabwe (López-Sesé y Gómez-Guillamón, 2000, McCreight et al , 2016).A partir de un cruce original 
entre TGR-1 55 1 y el cultivar español 'Bola de oro' se ha obtenido una población RIL (F/F8) en la que 
se ha evaluado la resistencia a este virus. En este trabajo se presentan los datos preliminares sobre la 
identificac ión de QTLs relacionados con dicha resistencia utilizando para e llo un mapa genético de SNPs 
generado a partir de ·125 RILs de este cruce . 
MATERIAL Y MÉTODOS 
Se analizó una población de 125 RlLs (F / F8) procedente del cruce entre TGR-1551 y 'Bola de oro', 
los parentales y su Fl para la e laboración de un mapa genético integrado por marcadores SNP. Se han 
realizado cuatro evaluaciones, en cuatro años consecutivos: Primavera 1, Primavera 2, Primavera 3 y 
Verano. En Primavera l la inoculación del virus se realizó con cajitas pinza y las plantas se mantuvieron 
en macetas hasta 4 semanas dpi, cuando se tomaron los síntomas, considerando una escala de O a 9. En 
Primavera 2 se hizo una infestación masiva de las p lantas con mosca portadora de CYSDV durante 72 
horas y las plantas se llevaron a invernadero tras Ja eliminación de Ja mosca; los síntomas se evaluaron a 
las 4 semanas dpi según una escala de O a 9. En Primavera 3 el virus se inoculó haciendo uso de cajitas 
pinza y una vez inoculadas se llevaron a invernadero donde se evaluó la presencia y ausencia de síntomas 
a las 5 semanas dpi considerando una escala de O a 5. En Verano las plantas se inocularon en invernadero 
con infestación masiva, se tomaron síntomas semanales mediante una escala de O a 5 durante 5 semanas 
dpi; en este caso se tomaron además muestras, Ja tercera hoja desde el ápice, de todas las plantas a las 4 
semanas dpi para anal izar la presencia y contenido del virus en la planta mediante RT-PCR. La localiza-
ción de las regiones asociadas a los QTL se realizó con el programa WinQTLCart 2,5 (Voorrips, 2002) 
mediante un análi sis CIM (compositive interval mapping) usando un intervalo de 1 O cM. El umbral para 
considerar significativo un QTL se determinó mediante un análisis de 1000 permutaciones (p= 0,05). 
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RESULTADOS Y DISCUSIÓN 
Las respuestas de la población RIL frente a las distintas infecciones de CYSDV mostraron una dis-
tribución nonnal para la evaluación de Primavera 2 y para Ja de toma de síntomas en Verano. Para e l 
resto de evaluaciones se transformaron los datos para que su distribución fuera normal. Los d istintos 
fenotipados junto con el mapa genético integrado por 1593 marcadores SNPs fueron utilizados para la 
identificación de los QTL. Se localizaron dos QTLs contiguos en el grupo de ligamiento V que parecen 
relacionados con la resistencia de TGR-1551 al CYSDV. Uno de ellos está asociado a Ja presencia/ 
ausencia de síntomas, ya que está presente en todas las evaluaciones de sintomatología explicando 
del 28,5 al 61 ,7% de la varianza fenotípica observada para el carácter. El segundo QTL se detectó en 
Verano y está relacionado con el contenido en virus en Ja planta , llegando a explicar el 35,6% de la 
varianza fenotípica observada. Podrían existir dos zonas en el genoma relacionadas, una responsable de 
la multiplicación o no del virus en la planta y otra asociada a la sintomatología de la enfermedad y que 
podría estar relacionada con la capacidad del virus de dispersarse en la planta y ocasionar los síntomas 
típicos de amarilleo. 
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